



















Guard  or  hunting  purposes  condition  an  increased  registration  of  genealogical  information. 
Hunting animals have more complete genealogies and need more time to select breeding animals. 





references  to  these  endangered  autochthonous  breeds  highlighted  their  ratting/pet  and 
shepherding/guard skills for centuries. Genealogical historical records were traced back to founders. 
Founder number  in the reference population (146 and 53 for CR and CB, respectively), historical 
and  reference maximum generations  traced  (eight and  seven  for CR  and CB,  respectively), and 










equivalent  generations,  ΔF,  and  genetic  conservation  index)  between  breeds  and  their 
functionalities.  Conclusively,  functionality  in  dog  breeds may  determine  the  genetic  diversity 
evolution of endangered breeds, even when these share the same geographic isolation conditions. 
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house guardian  against unwelcome  visitors  [4]. CB’s  current  and most  relevant  application  as  a 
shepherd dog to drive all kinds of livestock (sheep, goats, pigs, cows, or even turkeys) conjoins with 
its role in defending houses against strangers (potentially stemming from its former utilization as a 








both  the morphological  and  the  phaneroptical  adscription  of  animals  to  the  population  and  to 
provide advice on reproduction, which laid the basis for the breed’s recovery. The official recognition 




















some  genetically  unrelated  breeds  being  grouped  together,  particularly  when  dogs  of  widely 
different geographical origin were  considered  [8]. As  a  result,  evaluating  the  function  for which 
breeds are currently used may virtually enable tracing back modern dog breeds to their origins [7]. 
Breeds traditionally linked to a certain functional purpose may have evolved in the context of the 





may have played a pivotal  role. Breeding practices  for conformation  replaced better performance 
criteria due to the displacement of several work breeds to assume a pet role.   
When  selecting  for  an  enhanced  performance,  breeding  practices  may  less  likely  lead  to 
pronounced  changes  in  basic  form  and  function  and,  hence,  in  the  underlying  diversity. 
Contrastingly, when selecting for conformation, breeding practices may lead to significant changes 
in  the  appearance  and  performance  skills  of many  breeds,  sometimes  distorted  to  extremes  [7]. 
Although, this situation may have affected dog breeds through their uses worldwide, certain factors 
may  have  acted  as  mitigators  or  promoters  of  genetic  diversity  processes.  In  this  regard,  the 
contextual situation of dog breeds, their worldwide expansion, or their popularity may determine 
the  conservation  patterns  to  implement.  Conditioning  factors  of  genetic  diversity,  such  as 
functionality, can be decisive in guaranteeing the future of breeds. Detailed genealogical information 
of endangered populations, their genetic diversity, the evaluation of their population structure, and 
conservation practices or breeding policies  implemented have become  indispensable  tools  for  the 





















January  1987  and September  2017  for  the historical population of CR. Contrastingly,  for CB,  the 
historical pedigree file includes 385 animals (49.61% sires; 50.39% dams) born between June 1994 and 
April 2018. Genealogical  information of each dog was  traced back  to  its ancestors and analyzed. 
Molecular breed  assignment  analyses were performed  to  check  for breed  assignment percentage 
















the  study  comprised.  Pedigree  completeness  index  (PCI) was  assessed  through  the maximum, 










Individual  inbreeding  coefficient  (F) was  computed  as  described  by  Luo  [16],  the  average 
relatedness (ΔR) of each individual was computed as described by Gutiérrez and Goyache [17], and 
coancestry  (C)  coefficient was  computed as described by Leroy et al.  [18]. The  individual  rate of 
inbreeding (∆𝐹) for the generation was computed as suggested by Gutiérrez et al. [19]. Mean ΔR and 
F per generation were used to issue linear and quadratic regression equations to describe and predict 
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the evolution of both coefficients up to 15 generations, as suggested by Navas et al. [20]. Regression 




coefficients  (ΔR)  from  the  first  to  fifth  generation  and  predicted  inbreeding  (F)  and  relatedness 
coefficients (ΔR) from the sixth to 15th generation in the Ca de Rater (CR) and Ca de Bestiar (CB) dog 
breeds. 
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The  individual  rate  of  coancestry  (∆𝐶 )  for  the  generation was  computed  as  suggested  by 
Cervantes  et  al.  [21]. Assortative mating  rate or nonrandom mating degree  [22] was  assessed  to 
determine the deviation of mating rates from Hardy–Weinberg proportions through its relationship 

















from 1. Unequal  founder contributions  to GD  loss were computed as described by Caballero and 
Toro  [28].  The  difference  between  GD  and  GD  *  indicates  the  GD  loss  accumulated  since  the 















using  the Shapiro–Francia normality routine of  the Stata Version 15.0 software. Levene’s  test was 
performed to determine the homogeneity of variance across groups using the explore procedure of 
the descriptive  statistics package  in  SPSS  Statistics, Version  25.0,  IBM Corp.  [34]. As  parametric 






performed  using  the  independent  samples  procedure  of  the  nonparametric  tests  task  of  SPSS 
Statistics for Windows, Version 25.0, IBM Corp. [34].   
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According  to Gibbons and Chakraborti  [35],  the estimated probability of a Type  I error was 
controlled (in the sense of being reasonably close to the attainable level) by the Mann–Whitney test, 
Student’s  t‐test,  and  independent median  t‐tests when  the variances  are  equal,  regardless of  the 




































per male  and  female,  respectively,  in  the  current  population  of  the CR, while  historical  values 
remained constant for the current population of CB. The average progenies per male were 1.66 and 
1.13  in  the  CR  historical  population  and  reference  population,  respectively.  These  values were 
reduced to 1.00 and 0.81 in the CB historical and reference populations, respectively. Contrastingly, 
the average progenies per female were 1.45 and 1.00 in the CR historical population and reference 















Historical  Current  Historical  Current 
Population size  385  307  1810  1468 
Maximum number of traced generations, n  7  7  8  8 
Pedigree completeness level at 1st generation, (known 
parents) 
48.96  50.33  77.71  84.88 
Pedigree completeness level at 2nd generation, 
(known grandparents) 
23.05  25.98  41.56  50.80 
Pedigree completeness level at 3rd generation, (known 
great‐grandparents) 
10.13  12.22  17.54  17.54 
Pedigree completeness level at 4th generation, (known 
great‐great‐grandparents) 
4.09  5.13  7.45  8.86 
Pedigree completeness level at 5th generation, (known 
great‐great‐great‐grandparents) 
1.43  1.79  2.46  2.87 
Number of maximum generations (mean ± SD)  1.72 ± 2.22  1.96 ± 2.22  2.35 ± 2.09  2.77 ± 2.09 
Number of complete generations (mean ± SD)  1.04 ± 0.62  0.57 ± 0.62  1.04 ± 0.79  1.18 ± 0.79 
Number of equivalent generations (mean ± SD)  0.89 ± 0.99  0.97 ± 0.99  1.50 ± 1.09  1.74 ± 1.09 
Male %  49.61  50.16  46.91  48.23 
Mean number of puppies per male, n  1.00  0.81  1.66  1.13 
Maximum number of puppies per male, n  18  18  117  72 
Average age of male in reproduction, years  14.78  14.09  14.30  13.61 
Female %  50.39  49.84  53.09  51.77 
Mean number of puppies per female, n  0.96  0.67  1.45  1.00 
Maximum number of puppies per female, n  16  16  39  33 
Average age of female in reproduction, years  13.16  12.32  14,91  14.07 
Female/male ratio  1.02/1  0.99/1  1.13/1  1.05/1 
Progeny from male selected for breeding, %  39.13  21.54  14.86  15.29 
Progeny from female selected for breeding, %  44.00  40.54  17.74  18.22 
The average age of the males and females in reproduction was very similar (~14 years) for the 
historical and reference populations of both breeds. Generation length was 3.94 and 3.93 years and 
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Historical (n = 385)  Current (n = 307)  Historical (n = 1810)  Current (n = 1468) 
Inbreeding (F, %)  0.27  0.34  1.15  1.41 
Average individual increase in 
inbreeding (ΔF, %) 
0.13  0.16  0.92  1.13 
Maximum coefficient of 
inbreeding (%) 
13.38  13.38  26.41  26.41 
Inbred animals (%)  4.68  5.86  13.98  17.17 
Highly inbred animals (%)  1.30  1.63  3.70  4.77 
Average coancestry (C, %)  0.86  0.86  1.24  1.41 
Average relatedness (ΔR, %)  1.73  1.73  2.49  2.83 
Nonrandom mating rate (α)  −0.01  −0.01  0.00  0.00 
Genetic conservation index (GCI)  2.00  2.10  2.98  3.32 
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Additionally, 15 and 31  individuals explained 50% of  the gene pool of  the current and historical 
populations of CR and CB, respectively. 






















A  total of 67,161 and 19,306 Nei’s genetic distances were  considered when  the  stratification 
criterion was the owner for CR and CB, respectively. The average Nei’s genetic distance was 0.103 
and  0.274  for CR  and CB owners,  respectively. Contrastingly,  for  breeder,  breeder  location,  and 
owner location this parameter was 0.074 and 0.038, 0.021 and 0.042, and 0.025 and 0.072 for CR and 
CB,  respectively. The number of equivalent subpopulations  for all population sets was 0.370 and 
0.075  for CR  and CB,  respectively  (Table  4).  The  average  numbers  of CRs  per  breeder,  breeder 
location, owner, and owner  location were 24.133, 56.563, 4.919, and 24.795, respectively, while the 
average  numbers  of CBs per  breeder,  breeder  location,  owner,  and  owner  location were  22.647, 
12.031, 1.944, and 7.549, respectively. The mean coancestry within the subpopulations for CR breeder, 
breeder location, owner, and owner location was 0.086, 0.050, 0.116, and 0.034, respectively. For CBs, 
the mean  coancestry within  the  subpopulations  for breeder, breeder  location, owner, and owner 
location was 0.051, 0.034, 0.283, and 0.080, respectively (Table 5).   
  























0.0427  0.0255  0.276  0.072  0.075  0.0383  0.105  0.021 
FIT (inbreeding coefficient 
relative to the total population) 
−0.006  ‐ 0.006  −0.006  −0.006  −0.001  −0.001  −0.001  −0.001 
Mean inbreeding within 
subpopulations 
0.0027  0.0027  0.003  0.003  0.012  0.012  0.012  0.012 
Mean number of animals per 
subpopulation 
22.647  12.031  1.944  7.549  24.133  56.563  4.919  24.795 
Total Nei’s genetic distance  120  21  19306  1225  2701  465  67161  2556 
Average Nei’s genetic distance  0.042  0.025  0.274  0.072  0.074  0.038  0.103  0.021 
Mean coancestry within 
subpopulations 
0.051  0.034  0.283  0.080  0.086  0.050  0.116  0.034 
Autocoancestry  0.501  0.501  0.501  0.501  0.506  0.506  0.506  0.506 
Mean coancestry in the 
metapopulation 
0.009  0.009  0.009  0.009  0.013  0.013  0.013  0.013 
Subpopulations  17  8  198  51  75  32  368  73 
Mean coancestry in the metapopulation and autocoancestry reported values of 0.013 and 0.506 
for all population subdivisions (breeder, breeder location, owner, and owner location) for CR, while 
these values were 0.009 and 0.501,  respectively,  for all population  subdivisions  (breeder, breeder 
location, owner, and owner location) for CB. The analysis of population structure through Wright’s 
F statistics (Table 5) reported that the inbreeding coefficient of a certain individual with respect to the 
total  population  (FIT) was  −0.001  and  −0.006  for  all  subpopulations  and  criteria  considered.  The 
coefficient of inbreeding of an individual with respect to the subpopulation (FIS) varied from −0.390 














considering  the  criteria of owner and breeder  for both CR and CB breeds. Breeder dendrograms 
match the patterns of the initial part of each owner dendrogram, as they constitute the basis from 





the  island diagonally, ending  in  two  locations  in  the  southwestern  territories of Majorca,  thereby 
depicting a remarkably more disperse distribution than that shown by CR breeder structure. 













official  recognition by  the Ministry of Agriculture and Fisheries of  the Balearic Government  that 
occurred on 28 December 2002 (in 2003 and 2007). This 2007 peak coincides with the first peak of CB, 
followed by a second peak in 2009. During these years, the activity of these associations was increased 








official  structures were  recognized  relatively  recently. Contrastingly, our  results  for PCI  (around 
60%) may be in line with those of Cecchi et al. [37] for animals belonging to internationally recognized 
dogs such as Labrador, Golden Retriever, and German Shepherd used as guide dogs. These results 





the  low  PCI  levels  for  the  fifth  generation may  derive  from  the  fact  that  genetic management 
programs of both breeds are still  in  their  first stages of development. The conservation strategies 






reported  for  CR  (Tables  S3  and  S4,  Supplementary Materials;  Figure  5).  The mean  number  of 
equivalent generations  (EqG)  for both breeds was  lower  than  that observed  for  Italian Bracco by 
Cecchi et al. [39], for the Braque Français type Pyrénées by Cecchi et al. [40], and for Ca Mè by Marin 
et al. [38], with the latter sharing the same territorial isolation conditions as the breeds in our study. 









Breeder  dendrograms  lay  the  historical  basis  of  owner  dendrograms;  hence,  breeder  pack 
structures can be inferred to build the skeleton of the owner pack network (Figures S1 and S2). Both 
breeds were predominant around the center of the island as opposed to the coastal areas, since it is 
in  these zones where  their  functional aptitude,  linked  to production  systems  (cattle herding and 
privately owned preserves) and occupational habits of the population (vacation houses), extends. 
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Generation  intervals  resembled  the  values  found  by  Leroy  et  al.  [34]  for  Basset  fauve  de 
Bretagne, French Bulldog, Dogue de Bordeaux, Barbet, Berger des Pyrénées, Beauceron, Epagneul 
Breton, and Pyrenean Mountain Dog and were somehow lower than those found by Leroy et al. [41] 
and Cecchi  et  al.  [40]  for  the breeds  recognized by Fédération Cynologique  Internationale  (FCI). 
Hunting  dogs  reported  the  longest  generation  intervals, which may  be  based  on  the  time  that 






























ratio may  be  balanced  by  ameliorative  reproductive  success, whereas  females  have  fewer direct 
advantages  from  this  ratio;  hence,  the  energy  invested  in  the  defense may  be  detracted  by  the 
functions  related  to  the  sex‐specific  behaviors  linked  to  reproduction  [43].  The  same  authors 































All  diversity  parameters  differed  highly  statistically  between  guard/shepherding  dogs  and 
ratting/hunting/pet  dogs  (Tables  S3  and  S4,  Supplementary Materials), with  the  latter  reporting 
double the values for F, ΔR, ∆𝐹, and GCI. Pedersen et al. [7] suggested that the diversity parameters 
of conformation‐type breeds differed  from  that  in breeds heavily used  for performance, with  the 
latter clustering more closely with village dogs. The same authors concluded that, in comparison to 
their village dog relatives, all modern breed dogs exhibit reduced genetic diversity, which was even 
more  reduced  among  breeds  under  selection  for  show/conformation,  which  may  suggest  that 
selection for performance may act as a diversity promoter. 
Provided  the historical  territorial  isolation  to which CR  and CB have been  exposed,  a  solid 
interconnection  between  available  genetic  resources  through  the  implementation  of  appropriate 
breeding practices may have been attempted, as  suggested by nonrandom mating  results  in CR, 





characteristics were  sought after along  the  trajectory of  the breed,  such as  specific desirable  coat 
patterns as a complement of a greater adaptability or suitability of the animals for hunting. 
The  number  of  equivalent  subpopulations  below  2  indicates  a  high  structuration  of  both 
populations (0.37 and 0.075 for CR and CB, respectively) whose values were lower than those found 
for Ca Mè  [38]. According  to Fernández  et  al.  [47], maintaining  subdivided populations has  the 
advantage of a reduced extinction risk derived from potential natural catastrophes or health‐related 







natural animal populations, while disassortative mating  is  rare or absent  [48], as  reported  for CB 
(Table 2).  In  this context,  repeated backcrossing may be  considered as a particular application of 
disassortative mating [49]. Generally, disruptive selection will indirectly favor positive assortative 
mating to avoid producing less fitted offspring; conversely, stabilizing selection will favor negative 
assortment  [50]. Additionally,  for  similar  reasons,  nonrandom mating  can  evolve  in  response  to 
inbreeding or outbreeding depression [51]. 





limit  for  species  differentiation. Nevertheless,  computing  FST  values  can  report  very  important 
information about the relationships among lower‐scale genetic subdivisions of a population, such as 
breeds or varieties, or those linked to specific features such as coat color or even functionality. 
This  becomes  even more  patent when  values  for  FST are  comparatively  interpreted with  FIS 






























reported  for French breeds by Leroy  et  al.  [41]. The  study by Voges  and Distl  [54]  showed  that 
bottlenecks found in dog breeds had a higher impact when they presented a lower fe/fa ratio, which 
accounted  for  a  greater  difference  between  founders  and  ancestors  (ancestors without  or with 
known/partially known genealogy). 
These results evidence that founding genotypes are still representative in current populations of 
CB  and CR. The values  found  for both breeds also  suggest  that, although bottlenecks may have 
occurred, they have not had an effect. Bottlenecks need not lead to or save a population of a breed 
from  extinction. A  loss  of  diversity  as  a  function  of  bottlenecks  occurring  in  populations  could 




In  this  context,  according  to  Broeckx  [55],  once  reproductive  aims  covering  the  specific 
framework of dog breeds have been defined and the problems for that particular populations have 
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been  identified, the approach to pursue and reach possible solutions  is similar, as it always stems 
from the identification of un(desirable) phenotypes and the genotype behind them. 
On  occasions,  sublining  can  derive  from  the  reproductive  policies  historically  followed  by 
breeders as suggested by Marin et al. [56] and Marin et al. [57]. In this regard, mating planification 
may  involve  certain  animals which  stand  out  for  a  particular  phenotypic  or  functional  feature, 
although this may not have been the case for CR and CB, as indicated by the degree of nonrandom 
mating found. For instance, CR and CB homeowners and breeders may have historically developed 






an  increase  in  the number of effectives and  their genealogical  information  in endangered breeds. 
Guard  or hunting purposes may  condition  an  increased  registration  of genealogical  information 
provided the value of ancestors may be considered an evidence of the potentially higher value of 
individuals. Hunting animals need longer time intervals until animals are selected for breeding, and 





promotion  of  desirable  ones.  Choosing  one  alternative  or  the  other  may  depend  on  whether 
performance, independently of the task that the dogs are required to develop, is among the selection 
criteria of the breeds or not. 
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